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La obesidad humana está asociada a un desequili-
brio entre la ingesta y el gasto energético, que resul-
ta en un aumento del peso y la grasa corporal. Ade-
más, en el desarrollo de la obesidad no solo
interviene la dieta, sino también factores genéticos,
endocrinos, metabólicos, psicológicos y sociales. Re-
cientemente, la microbiota intestinal se ha incluido
entre los factores que pueden influir en la obesidad,
así como en otras enfermedades metabólicas e infla-
matorias (1). En general, las diferencias observadas
se asocian a la presencia en individuos obesos de
una microbiota intestinal con mayor capacidad para
recuperar energía de la dieta (2).
En el organismo humano se aloja una comunidad
microbiológica diversa y dinámica, situada mayorita-
riamente en la región distal del intestino grueso (Fig.
1), que evolutivamente ha establecido con el indivi-
duo una asociación simbiótica y una estabilidad fun-
cional (3). La microbiota del tracto gastrointestinal
(TGI) humano se encuentra dominada por miembros
de cuatro divisiones o filos bacterianos: Firmicutes,
Bacteroidetes, Actinobacteria y Proteobacteria
(4). La densidad de colonización del TGI puede al-
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Estudios recientes, en los que se han realizado análi-
sis metagenómicos, han determinado que existen diferen-
cias de microbiota intestinal entre individuos delgados y
obesos. Las diferencias observadas se asocian a una me-
nor diversidad microbiológica intestinal en individuos obe-
sos. Además, estos individuos poseen una microbiota con
mayor capacidad para recuperar energía de la dieta y/o
que participa en el desarrollo de un estado de inflamación
crónica de grado bajo en el organismo. Entre otras actua-
ciones, como el fomento de la actividad física, el empleo
de prebióticos y probióticos se plantea como una estrate-
gia eficaz para modular la microbiota intestinal con el fin
de reducir determinados factores de riesgo asociados a la
obesidad.
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Recent studies based on metagenomic analyses have
revealed differences of the intestinal microbiota between
lean and obese individuals. The differences observed are
associated to a lower microbiological diversity in obese in-
dividuals. Moreover, obesity-associated microbiota is cha-
racterized by a greater capacity to recover energy from
the diet and/or by being able to trigger a state of chronic
inflammation of low degree in the host. Food supplemen-
tation with prebiotics and probiotics could be targeted as a
complementary intervention, along with the promotion of
physical activity, to promote microbiological changes with
beneficial effects to reduce certain risk factors associated
to obesity.




canzar en el colon hasta 1011 microorganismos por
gramo de contenido intestinal. De esta manera, la
microbiota colónica participa en la homeostasis del
individuo, al proporcionarle una serie de funciones
clave, como degradación de polisacáridos no digeri-
bles de la dieta y regulación del almacenamiento de
la energía obtenida, biotransformación de xenobióti-
cos, síntesis de vitaminas esenciales e isoprenoides,
modulación del sistema inmune y participación en el
efecto protector de la barrera intestinal (5).
El consumo de dietas ricas en grasas y proteínas y
baja en fibra se ha asociado con una pérdida de la
integridad de la barrera intestinal y con el desarrollo
de endotoxemia metabólica, que se caracteriza por
un aumento sérico de lipopolisacáridos (LPS) y un
estado de inflamación sistémica de bajo grado que
se asocia a la obesidad (6) (Fig. 1). En este sentido,
la alimentación con determinados prebióticos y pro-
bióticos, que puedan contribuir con modificaciones
de la funcionalidad intestinal a través de la modula-
ción de la microbiota, el metabolismo y la respuesta
inmune, se considera una posibilidad de actuación
beneficiosa frente a la obesidad.
Estudios realizados con diferentes poblaciones hu-
manas han reflejado que existen diferencias de mi-
crobiota entre individuos delgados y obesos (7), in-
cluso se han observado diferencias entre gemelos
obesos y delgados a nivel de funcionalidad de genes
microbianos involucrados en el metabolismo de nu-
trientes (8). La alimentación con una dieta alta en
grasas y azúcares a ratones que contenían una mi-
crobiota humana se observó que daba lugar a un in-
cremento de la proporción relativa de grupos repre-
sentativos del orden Firmicutes y descenso de la
proporción de Bacteroidetes (9). Sin embargo, en
otros estudios se ha observado una mayor propor-
ción de Bacteroidetes en individuos obesos (10,11).
Los cambios en determinados grupos de la micro-
biota intestinal, asociados al consumo de una dieta
rica en grasas, son la reducción de Bifidobacterium,
grupo Eubacterium rectale/Clostridium coccoides
y Bacteroides (6). También se ha descrito menor
contenido de Bifidobacterium en embarazadas con
sobrepeso, así como un incremento de Staphylo-
coccus, Enterobacteriaceae y Escherichia coli (12).
Incluso, se ha establecido una correlación entre la
ganancia de peso durante el embarazo y la microbio-
ta fecal infantil, observándose mayores niveles de
Staphylococcus, Clostridium y Bacteroides y me-
nor contenido de Bifidobacterium en heces de ni-
ños cuyas madres habían adquirido las mayores ga-
nancias de peso (13). Ehrlich y Warcoin (14) han
establecido que la ausencia de Bacteroides pecti-
nophilus, Eubacterium siraeum y Clostridium
phytofermentans y la presencia de Anaerotruncus
colihominis son indicativos de obesidad, mientras
que Akkermansia prevalece durante la pérdida de
peso en individuos sometidos a dietas bajas en calo-
rías (15). En cuanto a la funcionalidad microbiológi-
ca, se ha observado un descenso del contenido de
T. REQUENA ET AL. ALIM. NUTRI. SALUD
26
Fig. 1. Esquema de asociación de la obesidad con una interacción entre inflamación de mucosas, disbiosis microbiana y daño de la
barrera intestinal. En paréntesis, concentraciones microbianas a lo largo del tracto gastrointestinal.
MODIFICACIONES DE LA MICROBIOTA
INTESTINAL OBSERVADAS EN LA
OBESIDAD
microorganismos intestinales productores de butira-
to, como E. rectale, Faecalibacterium y Roseburia,
tanto en individuos obesos (16) como con diabetes
tipo 2 (17).
En el TGI también se encuentran metanógenos
mesófilos consumidores de H2 pertenecientes al do-
minio Archaea, localizados principalmente en zonas
distales del colon y que pueden alcanzar valores de
1010 células por gramo de heces (18). Las especies
del género Methanobrevibacter desempeñan un im-
portante papel en el consumo del H2 producido du-
rante la fermentación colónica de polisacáridos para
la formación de metano. La deshidrogenación me-
diante metanogénesis es importante en el colon,
porque es más favorable termodinámicamente que
la acetogénesis reductiva (19). Además, el consumo
de H2 permite que las especies sacarolíticas regene-
ren NAD+ que puede usarse en la glicolisis, con lo
que se mejora la eficiencia del metabolismo de car-
bohidratos, la recuperación de energía por el hospe-
dador y su almacenamiento mediante depósito de
grasa (20). En este sentido, Zhang y cols. (21) han
descrito un contenido mayor de arqueas metanogé-
nicas en individuos obesos que con peso normal.
El epitelio intestinal está formado por distintos ti-
pos de células, que incluyen enterocitos (90-95 %),
células de Globet secretoras de mucina, células ente-
roendocrinas y células de Paneth secretoras de pép-
tidos antimicrobianos. Estas células están fuertemen-
te unidas a través de complejos de unión
intercelulares como son las uniones estrechas (tight
junctions) que regulan la permeabilidad e integridad
de la barrera epitelial (22). El epitelio intestinal está
recubierto de una capa de mucus protectora, que es
renovada regularmente, dentro de la cual se encuen-
tran moléculas de defensa que permiten al hospeda-
dor evitar el contacto directo de los microorganis-
mos con el epitelio y los tejidos de la mucosa
subyacentes. Características microbianas como la
capacidad de adhesión a la capa de mucus, de ob-
tención de nutrientes a partir de la mucina o de re-
sistencia al gradiente de oxígeno o a las moléculas
de defensa, permiten que determinados microorga-
nismos colonicen esta capa protectora, dando lugar
a una microbiota distintiva asociada a la mucosa
(MAM) con gran capacidad de interacción con el
hospedador (23). Mientras que la MAM ejerce un
papel relevante en la modulación del sistema inmu-
ne, la microbiota luminal es importante en los pro-
cesos de digestión de nutrientes. Las interacciones
microbiota-hospedador en la mucosa del intestino
desempeñan un papel muy importante en el desa-
rrollo y regulación del sistema inmune, tanto humo-
ral como celular (24). El sistema inmune asociado al
intestino es capaz de reconocer determinados agen-
tes exógenos (p. ej. componentes estructurales o to-
xinas microbianas) y secretar mediadores celulares
(p. ej. inmunoglobulinas, citoquinas, etc.) responsa-
bles del desencadenamiento de la respuesta inmune.
Así, las células del epitelio expresan en su superficie
receptores que reconocen patrones moleculares
conservados de las distintas especies bacterianas, re-
ceptores Toll-like y los dominios de oligomerización
unidos a nucleótidos, que juegan un papel esencial
en el reconocimiento de patógenos y en el manteni-
miento de la función protectora del epitelio. Ade-
más, las células intestinales juegan un papel esencial
en la configuración del tono inmunosupresor de la
mucosa, para evitar una reacción exagerada frente a
antígenos luminales inocuos (25). Algunas bacterias
están adaptadas a la mucosa intestinal, como Bacte-
roides thetaiotamicron, que es capaz de digerir gli-
canos derivados del mucus cuando no quedan poli-
sacáridos del residuo alimenticio, y Akkermansia
muciniphila, que crece exclusivamente en el mucus
y se asocia a mucosa intestinal sana (26).
Mientras que los animales de laboratorio libres
de microorganismos son resistentes a la obesidad
inducida por la dieta (27), la alimentación de ani-
males estándar con dietas de alto contenido en
grasas genera disbiosis en su microbiota intestinal
y conduce a la reducción de la integridad de la ba-
rrera intestinal (6). El aumento de permeabilidad
intestinal permite el paso a la circulación sanguí-
nea de LPS y otros componentes del peptidoglica-
no de la pared celular bacteriana, que desencade-
nan la inflamación de bajo grado que se asocia a la
obesidad. Los cambios en la microbiota intestinal
asociados al consumo de una dieta rica en grasas
son la reducción de Bifidobacterium, del grupo
Eubacterium rectale/Clostridium coccoides y de
Bacteroides. Se ha establecido una correlación
negativa muy significativa entre el número de bifi-
dobacterias y el nivel de endotoxemia por LPS (6).
Por otro lado, se ha observado que las dietas que
promueven la pérdida de peso basadas en ingestas
hiperproteicas causan una reducción muy despro-
porcionada del contenido en butirato (28). Esta re-
ducción metabólica se ha correlacionado con el
descenso de Roseburia, E. rectale y Bifidobacte-
rium. Recientemente, Lam y cols. (29) han descri-
to que la alimentación prolongada de ratones con
una dieta rica en grasa saturada estaba asociada
con una disminución específica del contenido en
Lactobacillus y un aumento del Oscillibacter. En
general, aunque no son siempre coincidentes los
resultados obtenidos, la mayoría de estudios aso-
cian la obesidad y el consumo de dietas ricas en
grasas y proteínas con el desarrollo de disbiosis y
menor diversidad genética de la microbiota intesti-
nal (30).
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INTERACCIÓN ENTRE LA MICROBIOTA
INTESTINAL, LA DIETA Y EL
HOSPEDADOR OBESO
Algunos estudios realizados con individuos obe-
sos, que incluían la ingesta de ingredientes alimen-
tarios con efecto prebiótico, capaces de estimular
selectivamente un número limitado de géneros/es-
pecies de la microbiota intestinal que confieren be-
neficios en la salud, han mostrado resultados carac-
terizados por una tendencia a disminuir la ingesta de
alimentos (aumento de saciedad). Este efecto se ha
observado con fibra de tipo inulina, pero no con fi-
bra no fermentable como celulosa microcristalina,
indicando que existe un papel de la microbiota coló-
nica en la modulación de la saciedad (31). Los meca-
nismos implicados en la saciedad tras el consumo de
oligofructosa e inulina se han asociado a la forma-
ción de H2 como producto de la fermentación intes-
tinal, que a su vez se ha correlacionado con el incre-
mento postpandrial de niveles plasmáticos de los
péptidos GLP-1 y PYY, que participan en la regu-
lación de la homeostasis energética al reducir la sen-
sación de apetito (32). Otras fibras no digestibles
como almidón resistente, centeno rico en beta-glu-
canos, cebada y goma guar, para los que todavía no
se ha establecido un efecto prebiótico, también in-
crementan la secreción de GLP-1 y PYY (31). Tam-
bién se han observado efectos de determinadas fi-
bras no digestibles en la homeostasis lipídica, que
podrían estar relacionados con un incremento en la
formación de ácidos grasos de cadena corta, en con-
creto de ácido propiónico, que causa un descenso
en la síntesis de triglicéridos en el hígado (33). Un
estudio posterior (34) asignaba al ácido butírico un
papel en la prevención de obesidad inducida por die-
ta en ratones al mejorar la sensibilidad a la insulina,
promover el gasto de energía e inducir la función
mitocondrial.
En relación con la microbiota intestinal, se ha ob-
servado que la administración de oligofructosa a ra-
tones genéticamente obesos incrementa el conteni-
do de Lactobacillus, Bifidobacterium y el grupo C.
coccoides-E. rectale, que a su vez conduce a la re-
ducción de permeabilidad intestinal, a la mejora de
la integridad de las uniones estrechas entre células
epiteliales y al descenso de marcadores inflamatorios
como LPS plasmático y citoquinas (32). Un resulta-
do equivalente se ha observado con la alimentación
de ratones con arabinoxylanos (35), que causa el in-
cremento de Bifidobacterium y la mejora de la fun-
ción de barrera intestinal dañada por el consumo de
dietas altas en grasas. Adicionalmente, el descenso
de pH causado por la fermentación de prebióticos y
la producción de butirato incrementan los niveles de
mucina del epitelio intestinal (36).
La alimentación con prebióticos, por tanto, se
considera una estrategia eficaz para modular la mi-
crobiota intestinal y su metabolismo con el objeto de
actuar frente a la obesidad. En el mismo sentido, en
base a las funciones que determinadas bacterias pro-
bióticas desempeñan en el metabolismo intestinal y
el sistema inmune, el suministro de probióticos se
considera una alternativa para restablecer algunos
de los cambios en la microbiota intestinal asociados
a la obesidad. De esta manera, se ha observado que
el suministro en leche fermentada durante 12 sema-
nas de Lactobacillus gasseri SBT2055 reduce la
adiposidad abdominal y el peso corporal en adultos
con sobrepeso y tendencia a la obesidad (37). La ad-
ministración perinatal de Lactobacillus rhamnosus
GG a embarazadas se ha asociado con un descenso
en la ganancia excesiva de peso en los niños durante
los primeros cuatro años de vida (38). Por otro lado,
el suministro de Lactobacillus salivarius Ls-33 du-
rante tres meses a adolescentes obesos no ha dado
lugar a cambios en el peso corporal ni en biomarca-
dores de inflamación o del síndrome metabólico
(39).
En relación con el posible empleo de bifidobacte-
rias, además de la mencionada asociación negativa
del género Bifidobacterium con la obesidad, Bifido-
bacterium breve se considera una especie candidata
para el control de la adiposidad debido a su capaci-
dad para modificar la composición lipídica corporal,
como es la transformación del ácido linoleico de la
dieta en ácido linoleico conjugado en el tejido adipo-
so de ratas y cerdos (40). La respuesta al metabolis-
mo corporal de ácidos grasos tras el suministro de
bifidobacterias en la alimentación se ha demostrado
que es dependiente de cepa y no está asociada a la
especie (41). El suministro de B. breve B-3 a ratas
alimentadas con una dieta rica en grasa daba lugar a
la supresión del aumento de peso y la reducción de
grasa epidimal (42). No se han documento estudios
de intervención con bifidobacterias en individuos
obesos, aunque se ha descrito que el consumo com-
binado de L. rhamnosus LGG y Bifidobacterium
lactis Bb12 mejora de manera significativa la sensi-
bilidad a la insulina en mujeres embarazadas (43) y
reduce el riesgo de desarrollar adiposidad abdominal
después del parto (44).
Dentro de los múltiples factores que influyen en el
desarrollo de la obesidad, los cambios a largo plazo
en la dieta, asociados al fomento de la actividad físi-
ca, constituyen las rutas más naturales de interven-
ción terapéutica frente a la obesidad. Aunque parece
cuestionable que se pueda designar a un único gru-
po microbiano como la causa o la consecuencia de-
terminante de la obesidad, el suministro en la dieta
de prebióticos y probióticos de los que se disponga
evidencia científica de su efecto beneficioso, podría
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EMPLEO DE PREBIÓTICOS Y
PROBIÓTICOS
CONCLUSIONES
servir como herramienta adicional para frenar la
tendencia al aumento de la obesidad en la población
mediante la modulación de la microbiota intestinal y
el balance energético. Además, se considera funda-
mental diseñar estrategias de intervención frente al
sobrepeso y la obesidad en etapas tempranas de la
vida
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